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ゲ ノ ム 情 報 工 学 研 究 室
山田洋一准教授
　本研究室では，生命情報工学の研究分野に統計処
理，分子シミュレーション，遺伝子工学実験などの手
法を適用して，主として以下の研究を行っている。
1 ．DNA塩基修飾の網羅的解析手法の開発
　ヒトゲノム配列決定後の重要な研究として，DNA
塩基修飾（メチル化）やヒストン修飾といったエピ
ジェネティクスの研究が挙げられる。本研究室は，ヒ
トにおいて初めて，配列に依存したアレル特異的メチ
ル化修飾を発見した。これは個体間のDNA配列の違
いにより引き起こされる様々な疾患の作用機序を理解
する上で重要な発見である。このようにエピジェネ
ティクスに関する様々なテーマを対象として，遺伝子
工学と情報工学技術の両方を駆使して研究を行ってい
る。
2 ．遺伝子発現データを用いた各種疾患特異的な生物
学的現象の同定
　各種疾患患者と正常人との間では，分子レベルでの
なんらかの生物学的現象の差異が生じていると考えら
れる。このため各種疾患特異的に生じているまたは欠
失している生物学的現象を同定することは，薬剤開発
や医療診断などに寄与すると考えられる。そこで，こ
れまでの問題点を克服した各種疾患特異的な生物学的
現象を同定するアルゴリズムを独自に開発し，その有
用性を検討している。
3 ．分子シミュレーションによるタンパク質の立体構
造と相互作用の予測
　ヒトゲノム配列決定後の重要な課題として，ヒトの
個体差とそれらの原因となる個体間DNA配列差異を
対応づけることが挙げられる。そこで蛋白質の立体構
造や蛋白質間相互作用に影響を及ぼす個体間DNA配
列差異を分子シミュレーションや遺伝子工学の技術を
駆使して探索している。
‒138‒
